Genomische Inzucht: Wie hoch ist sie in Schweizer Schaf- und Ziegenrassen? by Signer-Hasler, Heidi et al.
372 Agrarforschung Schweiz 10 (10): 372–379, 2019
N u t z t i e r e
Genomische Inzucht: Wie hoch ist sie in Schweizer 
Schaf- und Ziegenrassen?
Heidi Signer-Hasler1, Alexander Burren1, Philippe Ammann2, Cord Drögemüller3 und Christine Flury1
1 Hochschule für Agrar-, Forst- und Lebensmittelwissenschaften HAFL, Berner Fachhochschule,  
3052 Zollikofen, Schweiz
2ProSpecieRara, 4052 Basel, Schweiz
3Institut für Genetik, Vetsuisse-Fakultät, Universität Bern, 3012 Bern, Schweiz
Auskünfte: Heidi Signer-Hasler, E-Mail: heidi.signer@bfh.ch
1. Weisses Alpenschaf: SSZV; 2. Walliser Schwarznasenschaf: SSZV; 3. Schwarzbraunes Bergschaf: C. Flury; 4. Braunköpfiges Fleischschaf: 
SSZV; 5. Enga dinerschaf: ProSpecieRara / M. Alig; 6. Spiegelschaf: ProSpecieRara; 7. Walliser Landschaf: ProSpecieRara; 8. Bündner Ober­
länderschaf: ProSpecie Rara; 9. Saaser Mutten: ProSpecieRara; 10. Ouessant: Verein Ouessantschafe Schweiz; 11. Gämsfarbige Gebirgsziege: 
SZZV; 12. Saanenziege: SZZV; 13. Toggenburger Ziege: SZZV; 14. Bündner Strahlenziege: SZZV; 15. Walliser Ziege: SZZV; 16. Appenzellerziege: 
SZZV; 17. Pfauenziege: SZZV; 18. Nera Verzasca: SZZV; 19. Stiefelgeiss: ProSpecieRara; 20. Capra Grigia: ProSpecieRara.
1
5
9
13
17
2
6
10
14
18
3
7
11
15
19
4
8
12
16
20
s
o
u
r
c
e
:
 
ht
tp
s:
//
do
i.
or
g/
10
.2
44
51
/a
rb
or
.8
74
0 
| 
do
wn
lo
ad
ed
: 
5.
3.
20
20
Zu
sa
m
m
en
fa
ss
u
n
g
Genomische Inzucht: Wie hoch ist sie in Schweizer Schaf- und Ziegenrassen? | Nutztiere
373Agrarforschung Schweiz 10 (10): 372–379, 2019
Die Entwicklung moderner Technologien 
erlaubt es heute, mittels einer DNA-Ge-
notypisierung den Zustand an Tausen-
den von Stellen im Erbgut eines Tieres 
aufzudecken. Diese Information kann 
verwendet werden, um die genomische 
Inzucht herzuleiten. Dies ist wertvoll für 
Populationen, die keine oder nur unvoll-
ständige Pedigree-Information haben. 
Weiter können Unterschiede in der Inzucht 
von Vollgeschwistern aufgezeigt werden 
und es kann sichtbar gemacht werden, wo 
im Erbgut Inzucht gewirkt hat. Dadurch 
liefert sie Anhaltspunkte zur genetischen 
Vielfalt innerhalb einer Rasse. In dieser 
Studie wurde für 1120 Schafe von elf Ras-
sen und für 332 Ziegen von zehn Rassen 
die genomische Inzucht hergeleitet. Für 
die untersuchten Tiere der Ziegenrassen 
Saanenziege (SA), Toggenburgerziege 
(TO), Bündner Strahlenziege (BS), Walliser 
Ziegen (WZ), Appenzellerziege (AP) und 
Stiefelgeiss (ST), sowie der Schafrassen 
Walliser Schwarznasenschaf (SN), Spiegel-
schaf (SPS), Walliser Landschaf (WLS) und 
Ouessant Schaf (OUE) wurde eine durch-
schnittliche genomische Inzucht > 6,25 % 
berechnet. Generell erlaubt der Miteinbe-
zug von genomischen Daten ein besseres 
Verständnis der Verwandtschafts- und 
Inzuchtverhältnisse in Schweizer Rassen. 
Dadurch sind differenziertere Entscheide 
für die Zucht und allfällige Erhaltungsakti-
vitäten möglich.
E i n l e i t u n g
In der Schweiz gibt es aktuell zehn lokale Ziegenrassen 
und neun lokale Schafrassen (Tab. 1 und 2). Hinzu kom-
men weitere drei Ziegen- (Burenziege, Anglo Nubian 
Ziege, Tauernschecken) und elf Schafrassen (Charollais, 
Rouge de l’Ouest, Shropshire, Dorper, Lacaune, Skud-
den, Ile de France, Suffolk, Texel, Ouessant, Saaser Mut-
ten), die ihren Ursprung nicht in der Schweiz haben oder 
aktuell nicht als lokale Rassen anerkannt sind. Somit 
weist die Schweiz im Bereich der Kleinwiederkäuer eine 
grosse Rassenvielfalt aus. Historisch wird angenommen, 
dass die Anpassung an die klimatischen und topographi-
schen Bedingungen in den verschiedenen Alpentälern 
die Grundlage für die heutige Rassenvielfalt bildet. Es 
stellt sich die Frage, wie es aktuell um die genetische 
Vielfalt innerhalb der verschiedenen Rassen steht. Die 
mittlere Inzucht beziehungsweise die Entwicklung der 
Inzucht im Laufe der Zeit ist ein wichtiger Parameter 
für die Beschreibung der genetischen Vielfalt und für 
die Herleitung des Gefährdungsstatus einer Rasse. In 
der Vergangenheit wurde die mittlere Inzucht basie-
rend auf Pedigreeinformation geschätzt (z.B. Burren 
et al. 2012). Durch die Verfügbarkeit von genomweiter 
Markerinformation kann die realisierte Inzucht einer 
Rasse heute mittels genomischer Inzucht beschrieben 
werden (Burren et al. 2016; Signer-Hasler et al. 2019). Ein 
gebräuchliches Mass dafür ist die genomische Inzucht 
(FROH) basierend auf sogenannten Runs of homozygosity 
(ROH). ROH sind lange Segmente des Genoms die homo-
zygot (reinerbig) vorkommen. FROH bietet einerseits die 
Möglichkeit Inzucht für Populationen herzuleiten, die 
keine oder nur unvollständige Pedigree-Information 
(z.B. Saaser Mutten, Ouessant Schafe) haben. Weiter 
können Unterschiede in der Inzucht von Vollgeschwis-
tern aufgezeigt werden und zudem wird auch ersicht-
lich, wo im Erbgut Inzucht gewirkt hat (Signer-Hasler et 
al. 2019). Im Rahmen der vorliegenden Arbeit wurden 
die Genotypen von total 1120 Schafen von elf Rassen 
und die Genotypen von 332 Ziegen von zehn Rassen aus-
gewertet (Tab. 1 und 2). Für jede dieser 21 Rassen wurde 
die mittlere genomische Inzucht mittels FROH bestimmt. 
M a t e r i a l  u n d  M e t h o d e n
Alle verfügbaren Genotypen (Stand Mai 2019) für Schafe 
und Ziegen wurden herangezogen und die gemeinsa-
men rund 50 000 SNP (Single Nucleotide Polymorphism) 
zwischen den unterschiedlichen Chipklassen innerhalb 
Spezies extrahiert. Die SNP-Daten wurden nach gängi-
gen Vorgaben gefiltert. Nach dem Filtern standen im 
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Schafdatensatz für elf Rassen die Genotypen von 1120 
Tieren und 24 925 SNP (Positionen gemäss Assembly 
Oar_rambouillet-v1.0; https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
nuccore/PEKD00000000.1/) zur Verfügung (Tab. 1). Ana-
log standen im Ziegendatensatz für zehn Rassen die 
Genotypen von 332 Tieren und 42 595 SNP (Positionen 
gemäss Assembly ARS1; Bickhart et al. 2017) zur Verfü-
gung (Tab. 2).
In einem ersten Schritt wurden diese Daten für eine 
MDS-Anaylse (Multi-Dimensional-Scaling) mit PLINK v1.9 
Tab. 1 | Übersicht über die Anzahl genotypisierter Tiere je Schafrasse, deren Bedeutung in der Schweiz, die Anzahl Herdebuchtiere 2017  
und deren Gefährdungsstatus gemäss FAO.
Rasse (Kürzel) Kategorie* Anz. HB­Tiere 2017 Gefährdungsstatus FAO Anzahl Genotypen
Weisses Alpenschaf (WAS) H 23 682 Nicht gefährdet 662
Walliser Schwarznasenschaf (SN) H 12 985 Nicht gefährdet 60
Schwarzbraunes Bergschaf (SBS) H 8582 Nicht gefährdet 24
Braunköpfiges Fleischschaf (BFS) H 7746 Nicht gefährdet 34
Engadinerschaf (ENS) K 2682 Gefährdet 31
Ostfriesisches Milchschaf (OFM) K 2184 Gefährdet 47
Spiegelschaf (SPS) K 1409 Gefährdet 49
Walliser Landschaf (WLS) K 1016 Gefährdet 96
Bündner Oberländerschaf (BOS) K 769 Gefährdet 24
Saaser Mutten (SM) A 250 NA 47
Ouessant (OUE) A 200 NA 46
Total Schafe 1120
*H: Hauptrasse; K: kleine, lokale Schweizer Rasse; A: andere Rasse
(Chang et al. 2015) mit folgenden Optionen: --genome 
--cluster --mds-plot 3. PLINK v1.9 (Chang et al. 2015) ver-
wendet. Weiter wurde für die Herleitung der Runs of 
homozygosity (ROH) mit den folgenden Parametern: 
--homozyg --homozyg-density (Schaf: 150 / Ziege: 100) 
--homozyg-snp 40 gearbeitet. Die genomische Inzucht 
FROH berechnet sich dann aus der aufsummierten Länge 
homozygoter Segmente dividiert durch die Gesamtlän-
ge des Erbguts und entspricht somit dem Anteil des Erb-
gutes, welcher in reinerbiger Form vorliegt.
Abb. 1 | MDS­Plot für die elf untersuchten Schafrassen für die ersten zwei Dimensionen links und die erste und dritte Dimension rechts.
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Tab. 2 | Übersicht über die Anzahl genotypisierter Tiere je Ziegenrasse, deren Bedeutung in der Schweiz, die Anzahl Herdebuchtiere 2017  
und deren Gefährdungsstatus gemäss FAO.
Rasse (Kürzel) Kategorie* Anzahl HB­Tiere 2017 Gefährdungsstatus FAO Anzahl Genotypen
Gämsfarbige Gebirgsziege (GG) H 9328 Nicht gefährdet 61
Saanenziege (SA) H 6146 Nicht gefährdet 42
Toggenburger Ziege (TO) H 3412 Gefährdet 24
Bündner Strahlenziege (BS) K 2834 Gefährdet 36
Walliser Ziege (WZ)** K 1894*** Gefährdet 24
Appenzeller Ziege (AP) K 1263 Gefährdet 21
Pfauenziege (PF) K 1193 Gefährdet 26
Nera Verzasca (NV) K 814 Gefährdet 48
Stiefelgeiss (ST) K 493 Gefährdet 16
Capra Grigia (CG) K 426 Gefährdet 34
Total Ziegen 332
 * H: Hauptrasse; K: kleine, lokale Schweizer Rasse
 ** Für die vorliegende Arbeit standen Genotypen der zwei Rassen Schwarzhalsziege und Kupferhalsziege zur Verfügung.  
  Die Genotypen dieser zwei Gruppen/Farbschläge wurden in der vorliegenden Arbeit als gleiche Population mit der Bezeichnung Walliser Ziege behandelt. 
 *** Der Herdebuchbestand ist dargestellt für die Walliser Schwarzhalsziege. 
R e s u l t a t e
Populationsstruktur
Bei genomischen Analysen geht es in einem ersten Schritt 
darum, Strukturen in den Daten aufzudecken und fest-
zustellen, wie ähnlich/unähnlich die einzelnen Tiere und 
Rassen einander sind. Zu diesem Zweck wurden basie-
rend auf den Genotypen genetische Distanzen zwischen 
allen Tieren hergeleitet und mittels einem multi-dimen-
sional-scaling (MDS) Plot im dreidimensionalen Raum 
(Achsen C1, C2 und C3) visualisiert. In den Abbildungen 
1 (Schaf) und 2 (Ziegen) entspricht jeder Punkt einem 
Tier mit Genotyp. Die Distanz zwischen zwei Punkten 
gibt Auskunft über die genetische Ähnlichkeit oder Ver-
schiedenheit zwischen zwei Tieren. Somit ist für Tiere 
einer geschlossenen Rasse zu erwarten, dass diese näher 
bei einander liegen, als Tiere unterschiedlicher Rassen. 
Betrachtet man für die Schafe die ersten zwei Achsen 
C1 und C2 erkennt man klar die Separierung der Wal-
liser Rassen (SN, WLS), sowie die Separierung von OFM 
Abb. 2 | MDS­Plot für die zehn untersuchten Ziegenrassen für die ersten zwei Dimensionen links und die erste und dritte Dimension rechts.
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und OUE von den restlichen Rassen (Abb. 1). Betrachtet 
man zusätzlich die Achsen C1 und C3 clustern OFM und 
OUE noch weiter voneinander weg. Abgesehen von der 
Stichprobe der WAS-Tiere bilden die Punkte der ver-
schiedenen Rassen eigene Cluster und somit ist von un-
abhängigen Rassen ohne Tieraustausch auszugehen. Für 
die Mehrheit der WAS-Tiere trifft dies grösstenteils auch 
zu. Es gibt jedoch einzelne WAS-Tiere die mit den ande-
ren Rassen (z.B. SPS und BFS) überlappen (Abb. 1). Für 
die vorliegende Arbeit wurden alle (aus verschiedenen 
Projekten) verfügbaren Genotypen mit der jeweiligen 
Rassenangabe verwendet. Es wird angenommen, dass 
im Rahmen z.B. des Moderhinke-Projektes (Niggeler 
et al. 2017) die eindeutige Rassenzugehörigkeit nicht 
prioritär war für die Bearbeitung der Forschungsfrage 
und deshalb Genotypen von WAS-Kreuzungstieren der 
Rasse WAS zugeordnet wurden.
Abb. 3 | Oben: Boxplot der genomischen Inzucht FROH für Schafe (links) und Ziegen (rechts). Unten: Balkendiagramm der durchschnittlichen 
genomischen Inzucht total und in Abhängigkeit der ROH­Segmentlänge für Schafe (links) und Ziegen (rechts).
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Für die Ziegenrassen zeigen sich basierend auf den ers-
ten zwei Achsen C1 und C2 die grössten Distanzen zwi-
schen den Rassen SA und GG und allen anderen Rassen 
(Abb. 2). Die Rassen TO und AP clustern vergleichsweise 
nahe zueinander, zeigen jedoch zu den anderen Rassen 
ebenfalls grosse Distanzen. Im Zentrum der Abb. 2 lie-
gen die Rassen BS, WZ (Schwarzhalsziege und Kupfer-
halsziege) und ST. Betrachtet man die Achsen C1 und C3 
separieren sich ST und WZ. Basierend auf den ersten drei 
Dimensionen sind die Distanzen zwischen den Rassen 
CG, NV und PF kleiner im Vergleich mit den Distanzen 
zwischen den anderen Rassen. Dieses Ergebnis kann ei-
nerseits mit der Erhaltungsgeschichte dieser Rassen be-
gründet werden. Aufgrund der kleinen Stichprobe kann 
jedoch ein Stichprobeneffekt nicht ganz ausgeschlossen 
werden. Somit besteht Bedarf die Anzahl verfügbarer 
Genotypen pro Rasse in Folgeprojekten weiter auszu-
dehnen. 
Genomische Inzucht FROH
Die durchschnittliche genomische Inzucht FROH ist in 
Abbildung 3 dargestellt. FROH variiert innerhalb der Zie-
genrassen von 4,2 % (PF) bis 12,4 % (AP) und innerhalb 
der Schafrassen von 1,8 % (ENS) bis 16,0 % (OUE). Die 
erwartete Inzucht für einen Nachkommen aus der Ver-
paarung von Cousin und Cousine entspricht 6,25 %. Aus 
Abbildung 3 (unten) wird ersichtlich, dass die untersuch-
ten Tiere der Ziegenrassen SA, TO, BS, WZ, AP und ST 
und der Schafrassen SN, SPS, WLS und OUE eine durch-
schnittliche genomische Inzucht haben, welche über 
6,25 % liegt. Das heisst, dass die Eltern dieser Tiere im 
Schnitt näher verwandt waren als Cousin und Cousine. 
Der Anteil gegenwärtiger Inzucht (ROH > 20 Mb) an der 
totalen durchschnittlichen genomischen Inzucht ist bei 
den Schafen am grössten für SM (35,7 %), gefolgt von SN 
(27,7 %), OUE (27,2 %) und SPS (23,9 %) und am kleinsten 
für WAS (11,4 %). Bei den Ziegen ist der Anteil gegen-
wärtiger Inzucht (ROH > 20 Mb) an der Gesamtinzucht 
am grössten für CG (38,6 %), BS (28,3 %), NV (26,0 %) und 
ST (23,0 %) und am kleinsten für die AP (8,9 %). 
D i s k u s s i o n  u n d  S c h l u s s -
f o l g e r u n g e n
In Abbildung 3 ist festzustellen, dass der Anteil alter 
Inzucht (Segmente 1–5 Mb lang) an der Gesamtinzucht 
beim Schaf deutlich kleiner ist als bei der Ziege. Bei glei-
cher Markerdichte könnte dieses Ergebnis als Hinweis 
auf mehr historische Flaschenhälse in der Geschichte der 
Ziegenrassen im Vergleich mit den Schafrassen gedeu-
tet werden. Im vorliegenden Fall muss dieses Ergebnis 
jedoch hauptsächlich durch die geringere Markerdichte 
beim Schaf erklärt werden. Dieser Unterschied in der 
Datendichte kommt hauptsächlich daher, dass bei den 
Schafen genetisch unterschiedlichere Rassen verglichen 
wurden und somit im Filterprozess der SNP-Daten bei 
den Schafen mehr SNP rausgefallen sind. In einer an-
deren Studie mit weniger Schafen, aber einer höheren 
Markerdichte von durchschnittlich 1 SNP alle 72 kb (also 
ähnlich zur Situation der Ziegen in dieser Studie) war der 
Anteil der Segmente von 1–5 Mb an der Gesamt-Inzucht 
vergleichbar mit jenem von der Ziege in dieser Studie 
(Signer-Hasler et al. 2019).
Für sieben Rassen war die durchschnittliche genomische 
Inzucht grösser als 8 %: vier Ziegenrassen – AP (12,4 %), 
WZ (10,9 %), TO (10,7 %) und ST (8,4 %) – und drei Schaf-
rassen – OUE (16,0 %), SN (8,7 %) und WLS (8,3 %). Das 
Ouessantschaf ist das kleinste Schaf Europas. Die Ras-
se stammt ursprünglich von der kargen und windigen 
Insel Ouessant vor der bretonischen Küste ab und gilt 
in Frankreich als gefährdete Rasse. In den vergangenen 
Jahren wurden einzelne Zuchttiere in die Schweiz impor-
tiert und im Jahr 2014 wurde der Verein Ouessantscha-
fe Schweiz gegründet (https://ouessant-schafe.ch/). Die 
hier berücksichtigten Tiere sind also eine Auswahl von 
wenigen Tieren einer gefährdeten Rasse aus dem Aus-
land. Somit ist die vergleichsweise hohe mittlere geno-
mische Inzucht nicht erstaunlich. Für die Ouessantzüch-
ter ist es wichtig, dass möglichst unverwandte Tiere an-
gepaart werden und allenfalls noch weitere Zuchttiere 
aus dem Ausland importiert werden. Die hohe mittlere 
Inzucht in den Rassen SN und WLS ist bereits aus ande-
ren Studien bekannt (Burren et al. 2012; Signer-Hasler 
et al. 2019) und wird hauptsächlich mit der geografi-
schen Isolation dieser genetisch einzigartigen Rassen 
(Kijas et al. 2014) erklärt. Es gilt dabei zu beachten, dass 
es sich bei der Rasse Schwarznasenschaf um eine Haupt-
rasse mit knapp 13 000 Herdebuchtieren handelt (Tab. 1). 
Auch wenn der Bestand vergleichsweise hoch ist, wird 
den Züchtern empfohlen die Verwandtschaftsverhält-
nisse bei der Auswahl von Paarungspartnern unbedingt 
zu beachten.
Auch bei den Ziegenrassen ist mit der Toggenburgerzie-
ge eine Hauptrasse (Tab. 2) unter den Rassen mit einer 
hohen mittleren genomischen Inzucht. Basierend auf 
Pedigreeinformation bis ins Jahr 2017 ist für diese Rasse 
die mittlere aktuelle Inzucht grösser als 6,25 % (Burren 
et al. unveröffentlicht). Für die Rasse Schwarzhalsziege 
wurde basierend auf Pedigreeinformation ebenfalls eine 
mittlere pedigreebasierte Inzucht von > 6,25 % beobach-
tet. Für die Rasse Appenzellerziege lag diese bis ins Jahr 
2017 bei 4,75 %. Es muss jedoch angenommen werden, 
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dass dieser Wert unterschätzt ist, da die Pedigreevoll-
ständigkeit im Vergleich mit den Rassen Schwarzhals-
ziege und Toggenburgerziege tiefer war (Burren et al. 
un veröffentlicht). Für die Rasse Stiefelgeiss lag zum Zeit-
punkt der Auswertungen kein aktualisiertes Pedigree 
vor und somit konnte der genomische Schätzwert nicht 
mit Pedigreeinformation validiert werden. Bei dieser 
Rasse handelt es sich jedoch um eine Population mit we-
nigen Herdebuchtieren (Tab. 2), die wohl nur dank den 
Aktivitäten von ProSpecieRara heute überhaupt noch 
existiert. Somit erscheint die vergleichsweise hohe mitt-
lere genomische Inzucht plausibel. Abschliessend gilt 
es anzumerken, dass die vorliegenden Ergebnisse auf 
Stichproben beruhen und für die Rassen mit wenigen 
Genotypen die Aussagekraft sicher limitiert ist. Deshalb 
werden in Zukunft weitere Tiere genotypisiert. Dadurch 
wird die Grundlage geschaffen, die aktuellen Ergebnisse 
weiter zu validieren und zu vertiefen. Generell erlaubt 
der Miteinbezug genomischer Daten ein besseres Ver-
ständnis der Verwandtschafts- und Inzuchtverhältnisse 
in Schweizer Rassen. Dadurch sind differenziertere Ent-
scheide für allfällige Erhaltungsaktivitäten möglich.  n
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Extent of genomic inbreeding in Swiss 
sheep and goat breeds
The development of modern technologies 
now allows thousands of genetic markers 
in an animal’s genome to be revealed by 
means of DNA genotyping. This informa-
tion can be used to deduce genomic 
inbreeding. This is valuable for populations 
that have no, or only incomplete, pedigree 
information. Furthermore, differences in 
the inbreeding of full siblings can be 
demonstrated and it is possible to identify 
where in the genome the inbreeding has 
had an effect. In this way it provides clues 
to genetic diversity within a breed. In this 
study, genomic inbreeding was investi-
gated for 1,120 sheep from eleven breeds 
and for 332 goats from ten breeds. An 
average genomic inbreeding > 6.25 % 
between individual animals was observed 
in the goat breeds Saanen (SA), Toggen-
burg (TO), Grisons Striped (BS), Valais goat 
(WZ), Appenzell (AP) and Stiefelgeiss (ST), 
as well as for the sheep breeds Valais 
Blacknose (SN), Spiegel (SPS), Roux du 
Valais (WLS) and Ouessant (OUE). In 
general, the consideration of genomic data 
allows a better understanding of kinship 
and inbreeding conditions in Swiss breeds 
and therefore enables better decision-mak-
ing in relation to breeding and possible 
conservation activities. 
Key words: genomic inbreeding, runs of 
homozygosity, local breeds, sheep, goat.
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Consanguineità genomica nelle razze ovine e 
caprine svizzere
Lo sviluppo delle moderne tecnologie 
permette oggigiorno, tramite la genotipizza-
zione del DNA, di individuare migliaia 
marcatori genetici nel patrimonio genetico 
di un animale. Questa informazione può 
essere utilizzata per derivare la consangui-
neità genomica, che è molto utile per le 
popolazioni il cui pedigree è assente o 
incompleto. Inoltre, possono essere eviden-
ziate differenze nella consanguineità tra 
fratelli pieni e può essere accertato dove la 
consanguineità abbia influenzato il patrimo-
nio genetico. La consanguineità fornisce in 
tal modo indicazioni sulla diversità genetica 
all’interno di una razza. Nel presente studio 
è stata ricavata la consanguineità genomica 
di 1120 pecore appartenenti a undici razze e 
di 332 capre di dieci razze. Per gli animali 
esaminati appartenenti alle razze caprine 
Saanen (SA), Toggenburgo (TO), Striata 
grigionese (BS), Capre vallesane (WZ), 
Appenzello (AP) e Sangallese dagli stivali 
(ST), così come per le razze ovine Naso nero 
del Vallese (SN), Pecora dagli specchi (SPS), 
Roux du Valais (WLS) e Nana d’Ouessant 
(OUE) è risultata una consanguineità 
genomica media superiore al 6,25 %. In 
generale, la presa in considerazione dei dati 
genomici permette una migliore compren-
sione dei gradi di parentela e delle relazioni 
di consanguineità nelle razze svizzere e in tal 
modo rende possibili scelte più consapevoli 
nell’allevamento e in eventuali attività di 
conservazione delle razze.
